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摘要 分别介绍麻痹性贝毒生物合成机制的重大研究进展和蛋白组学在该研究中的应用。目前对蓝藻的毒素生物合成机制已有了较
为深入的了解; 通过蛋白组学的应用，甲藻的毒素生物合成机制研究也有了初步进展。
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Abstract The research progress of paralytic shell poison biosynthesis and application of proteomics were introduced． There has been in-depth
understanding of biosynthesis pathways in cyanobacteria now; through the application of proteomics，there is some preliminary progress in the
same research in harmful dinoflagellates．
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类: 麻痹性贝毒( Paralytic Shellfish Poisoning，PSP) 、腹泻性贝
毒( Diarrhetic Shellfish Poisoning，DSP ) 、记 忆 缺 失 性 贝 毒
( Amnesic Shellfish Poisoning，ASP) 、神经性贝毒 ( Neurotoxic
Shellfish Poisoning，NSP) 和西加鱼毒 ( Ciguatera Fish Poison-
ing，CFP) 。其中麻痹性贝毒是分布最广、危害最大的一类赤
潮毒素，使人中毒的范围在 600 ～ 5 000 MU( MU 是毒力单
位，1 MU 定义为 18 ～22 g 小白鼠在 15 min 内死亡的毒力) ，



















毒素进行核磁共振分析，发现是由乙酸( acetate) 、精氨酸( ar-










mopsis raciborskii T3 提取蛋白进行体外试管试验，发现石房
蛤毒素的生物合成前体是乙酸、精氨酸、腺苷甲硫氨酸、氨基




1． 2 遗传进化 Kellmann 等在 C． raciborskii T3 中发现了一
组命名为 sxt 的基因簇，其中包含 26 个基因( 蛋白) ，执行 30
种催化功能
［8］。其中基因 sxtA 控制着 4 种蛋白 ( sxtA1 ～
sxtA4) 的表达，催化石房蛤毒素生物合成关键的起始步骤的
进行。sxtA1 类似于腺苷甲硫氨酸甲基转运酶; sxtA2 类似于
一种 N-乙酰基转移酶( GNAT) ，负责从乙酰辅酶 A 中获取乙
酸; sxtA3 类 似 于 一 种 酰 基 载 体 蛋 白 ( acyl carrier protein，
ACP) ; sxtA4 与一种氨基转移酶( class II aminotransferases) 和
另一种蛋白 AONS ( 8-amino-7-oxononanoate synthase) 的功能




在此基础上，Moustafa 等利用 sxt 基因簇( 含26 个推定的
基因) 作为模板或“饵”，通过全基因组测序、16S rRNA 分析、
RAST 快 速 标 注、发 生 树 分 析 等 技 术，研 究 在 产 毒 蓝 藻
( STX + ) 、不产毒蓝藻( STX － ) 和其他非蓝藻产毒生物如细
菌、甲藻之间的同源和进化关系［9］。结果发现，26 个目标基
因中有 17 个的起源是来自 蓝 藻 自 身，这 17 个 中 有 4 个
( Group I) 属于 STX + 和 STX － 所共有，另外 13 个只存在于
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STX + 中，这 13 个基因包括 O-carbamoyltransferase、Sulfotrans-
ferase、Acyl-CoA N-acyltransferase、Saxitoxin-binding protein 等;
还有 9 个基因属于非蓝藻起源，其中 5 个起源于变形细菌
( Proteobacteria) ，它们包括 Cytidine deaminase、Amidinotrans-
ferase、Phytanoyl-CoA dioxygenase、Chaperone-like protein 和 1
个未知基因; 而关键的 sxtA 基因，BLAST 搜索发现其有 2 个
起源，前面的 800 个氨基酸序列与 Myxococcus xanthus( 一种
δ-变形细菌) 的 Polyketide synthase 基因是同源的，后 390 个
氨基酸序列与 Frankia sp． ( 一种放线细菌) 的 class I ＆ II
aminotransferase 基因是相似的。STX + 的某个祖先获取这些








图 1 麻痹性贝毒合成途径和 sxt 基因簇功能的假想过程［8］




















毒亚历山大藻特有蛋白———T1 和 T2 蛋白，它们只在有毒藻
中存在，在无毒藻中未发现，蛋白表达量与毒素含量存在一
定的相关性，推测可能直接参与毒素的合成［10 －14］。NAP50
是 Lee 等在对亚历山大藻 Alexandrium affine 的研究中发现的
一个 50 kD 的特殊蛋白，在氮缺乏的条件下 24 ～ 36 h，RuBi-
SCOII 和 NAP50 同时发生下调; 如果在蛋白下调前( 24 h 之
前) 进行氮补充，下调会被阻止; 在蛋白下调后( 36 h 后) ，进
行氮补充，RuBiSCOⅡ和 NAP50 的表达也会恢复正常。同时
对日周期、整个生长周期和磷营养盐富余及缺乏的不同条件
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